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ダイズの無限伸育性が一粒重に及ぼす影響に関する研究 
 
Ⅰ章 緒言 
 
茎伸育性はダイズの収量性に影響を及ぼす重要な形質として知られ、無限伸育型、半無限
伸育型、有限伸育型に分類される。無限伸育型は開花後も茎の伸長及び葉の形成を続けるの
に対し、有限伸育型は開花後まもなく茎の伸長及び葉の形成を止めることが知られており、
半無限伸育型はその中間的な形質を示す。 
日本において、一粒重はダイズを原料とする食品の品質にも影響を及ぼす商業的に重要
な形質であり、大粒のダイズは煮豆等、小粒のダイズは納豆等、一粒重に応じて異なる用途
に用いられる。一粒重の均一性も重要な形質で、外観が製品に残る煮豆や納豆では一粒重の
均一性が製品の品質に直接影響し、破砕して利用する豆腐や味噌でも、均一性が劣ると加工
ムラ等を生じさせる要因となる。さらに国産ダイズは産地品種銘柄により指定された粒度
（篩い目の径による大粒、中粒、小粒、極小粒規格への仕分け）に調整しないと出荷・流通
できないことになっており、調整作業をする上でも生産物の一粒重の均一性が優れている
ことは好ましい。 
無限伸育型は各々の節によって開花時期が異なるため、一粒重及び一粒重の均一性に少
なからず影響を及ぼす可能性が懸念される。本研究では、無限伸育性が一粒重及び一粒重の
均一性に及ぼす影響を検証することを目的として、有限及び無限伸育型の品種・系統を両親
として作出した組換え自殖系統(RILs)及び準同質遺伝子系統(NILs)を栽培し、無限伸育性
の導入が一粒重及びその均一性に及ぼす影響について検討した。 
 
Ⅱ章 ダイズの組換え自殖系統における有限及び無限伸育型の収量及び収量構成要素 
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有限伸育型が主である日本のダイズ品種の生産性を高めるため、無限伸育性の導入が収
量に及ぼす影響を評価した。有限伸育型の日本品種及び無限伸育型の米国品種を両親とし
た２組合せの RILs(OA-RILs、ST-RILs)を秋田及び京都で栽培し、収量及び収量構成要素を
伸育型間で比較した。 
伸育型の判定は、倒伏や隣接区による被覆等、様々な栽培環境要因により困難になること
があるため、Dt1 遺伝子である GmTFL1 の対立遺伝子を識別できる DNA マーカーを作成した
(図 1A)。GmTFL1 遺伝子型を DNA マーカーで事前に判別し、目視による判定と比較した結果、
両判別結果はすべて一致した(図 1B)。収量に関して、秋田では、OA-RILs、ST-RILs ともに
無限伸育系統は有限伸育系統より多かった。京都では、OA-RILs については、有限伸育型の
収量が無限伸育型より多く、ST-RILs については、無限伸育系統と有限伸育系統の間に有意
な差は認められなかった(表 1)。また、伸育型による収量の差は比較する系統の熟期によっ
て異なり、無限伸育型の早生系統の収量は、秋田で比較したときに有限伸育型より多かった
が、京都ではそのような差は認められなかった(図 2、図 3)。収量構成要素の中では、一莢
内粒数はいずれの熟期においても無限伸育型が有限伸育型より多く、一粒重については一
貫した傾向は認められなかった(図 3)。無限伸育型系統の個体当たり莢数及び粒数は、早生
の系統を秋田で比較したとき有限伸育型より多かった(図 3)。 
以上の結果より、無限伸育性は、東北地域で早生の多収品種を育成する上で有用な形質で
あることが示唆された。 
 
Ⅲ章 異なる栽培環境及び遺伝的背景において安定したダイズの一粒重の QTL の探索 
 
異なる栽培環境及び遺伝的背景において安定した一粒重の量的形質遺伝子座(QTLs)の探
索及び Dt1 またはその近傍領域における一粒重の QTL の有無を確認することを目的として、
一粒重が 2倍程度異なる日本及び米国品種の交配に由来する２組合せの RILs(OA-RILs、ST-
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RILs)を養成し、各々の RILs を少なくとも 3つの異なる環境で栽培した。 
QTL 解析の結果、２集団において合計 16 個の QTL が 13 本の連鎖地図上に検出され、それ
らの QTL のうち、染色体 17 番上の Sat_284 と Sat_292 の間に座乗する QTL は、OA-RILs 及
び ST-RILs の全ての栽培条件で検出され(LOD 3.6～15.3、寄与率 9.4～24.2 %)、qSw17-1
と命名した(表 2、表 3、図 4)。また、ST-RILs においてのみ、染色体 20 番上の Sat_105 近
傍に QTL が複数の栽培条件で検出され(LOD 7.1～18.3、寄与率 20.3～26.6%)、qSw20-1 と
命名した(表 3、図 5)。伸育性を制御する遺伝子 Dt1 が座乗する染色体 19 番上には、安定的
な QTL は検出されなかった(図 6)。qSw17-1、qSw20-1 が収量に及ぼす影響について詳細に検
討するため、OA-RILs 及び ST-RILs の各系統を各 QTL の対立遺伝子型で分類し、収量及び収
量構成要素等の農業形質の比較を行ったところ、一粒重が増減を補償するように個体当た
り粒数の減少する傾向が認められ、収量においては有意な差は認めらなかった(表 4、表 5、
表 6)。 
本研究で見出された qSw20-1 は、葉形(長葉、丸葉)を支配する遺伝子 Ln である可能性が
高いと考えられるが、qSw17-1 については、同一染色体上の近傍領域に異なる栽培環境や遺
伝的背景に対して安定的な QTL の報告例はなく、新規の QTL であると考えられた。 
 
Ⅳ章 無限伸育性の導入が一粒重、一粒重の均一性、収量及び倒伏に及ぼす影響 
 
無限伸育型の導入が一粒重、一粒重の均一性、収量及び倒伏に及ぼす影響について検討す
るため、極小粒、大粒及び極大粒の東北の有限伸育型系統を反復親として、戻し交配により
伸育型の NILs を作出し、伸育型間の比較を行った。 
「試験場所」、「交配組合せ」及び「伸育型」の三要因について三元配置分散分析を実施
した結果、倒伏程度は伸育型間で有意な差が認められ、無限伸育型で倒伏程度が大きくなる
傾向にあったものの、一粒重、一粒重の変動係数及び収量については有意な差が認められな
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かった(表 7、表 8)。また、倒伏程度、一粒重の変動係数、及び収量については、「伸育型」
と「交配組合せ」との間に交互作用が認められたことから(表 7)、上記形質について交配組
合せごとに伸育型間の比較を行った。倒伏程度の伸育型間差は交配組合せによって異なる
ものの、いずれの遺伝的背景おいても無限伸育型で有意に倒伏しやすい傾向が認められた
(表 9)。一粒重の変動係数については、大粒の「東北 164 号」及び極小粒の「刈系 740 号」
を反復親とする交配組合せでは無限伸育型の方が一粒重の変動係数が小さく、他の交配組
合せでは有意な差は認められなかった(表 9)。収量については、最も生育期間の短い「刈系
739 号」を反復親とする無限伸育型は有限伸育型より有意ではないものの多くなり、最も生
育期間の長い「東北 160 号」では逆の傾向が認められ、無限伸育導入に伴う増収効果は、反
復親の早晩性によって異なる可能性が考えられた(表 9)。一方で、倒伏程度が最も激しかっ
た「刈系 740 号」を反復親とする無限伸育型の収量は、有限伸育型より有意に少なかった
(表 9)。 
以上の結果から、無限伸育型導入により、倒伏は問題になるものの、一粒重及び一粒重の
均一性に対する影響は少ないと考えられた。また、無限伸育性導入に伴う増収効果は、早生
系統で期待できると考えられた。 
 
Ⅴ章 結語 
 
我が国のダイズ育種では、有限伸育型のみを育種の対象とし、無限伸育型をほとんど育
種の対象にしてこなかった。一方で、第Ⅱ章で論じたように、寒冷地において早生の無限
伸育型系統は、同熟期帯の有限伸育型系統と比較して、収量が増加する傾向が見出されて
おり、多収育種を考える上で、注目すべき形質であるといえる。 
無限伸育型は、一粒重及び一粒重の均一性に少なからず影響を及ぼす可能性が懸念され
ており、その危惧が国内のダイズ育種において無限伸育型の導入を阻んできた大きな要因
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となっていた。本研究では伸育型の異なる品種の交配に由来する RILs 及び国内品種を戻
し親として作出した伸育型の異なる NILs を用いて、伸育型間で一粒重及び一粒重の均一
性に差があるかどうか検討した。RILs の各系統の一粒重を調査し、伸育型間で比較した結
果、伸育型間で有意な差は認められず(Ⅱ章)、RILs を用いて一粒重の QTL の探索を行った
結果、伸育型を制御する遺伝子 Dt1 近傍領域に QTL は安定的に検出されなかった(Ⅲ章)。
また、大粒品種及び極小粒品種・系統を反復親として作出した伸育型の NILs を用いて、
一粒重及び一粒重の均一性を伸育型間で比較したところ、両形質において有意な差は認め
られなかった(Ⅳ章)。以上の結果から、無限伸育性の導入による一粒重及び一粒重の均一
性への影響はほとんどない、という結論に至った。 
Ⅳ章で論じたように、無限伸育性導入によって倒伏が助長される可能性が大きく、無限
伸育性導入に当たっては耐倒伏性を強化する方法について検討する必要があるが、今後は
無限伸育型を国内育種に積極的に取り入れることにより、日本のダイズ生産の収量性向上
に寄与できるものと期待できる。  
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 図 1 GmTFL1の DNA 多型と伸育型との関係  
A. Dt1の品種 (「Athow」、「Stressland」) 及び dt1の品種 (「おおすず」、「タチナガハ」) の GmTFL1の塩
基配列の比較 
B. プライマーDt1Int により増幅した PCR 産物 (7.5% アクリルアミドゲルで分離)。伸育型は開花後の主
茎の伸長を目視により評価した。解析材料は下記の通り:1;「Stressland」、2;「タチナガハ」、3-16;
「Stressland」及び「タチナガハ」の交配に由来する組換え自殖系統、S は 100 bp DNA ladder (Promega 
G2101)、IND は無限伸育型、DET は有限伸育型を示す。 
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図 2 個体当たり収量と成熟期との関係(2009 年秋田) 
個体当たり収量を目的変数(y)、成熟期を説明変数(x)として伸育型ごとに回帰分析を行った。回帰直線を y=bx+a とし
たとき、無限伸育型では b=0.38 ± 0.06 (R2 = 0.25***)、有限伸育型では b=0.57±0.08 (R2 = 0.42***)であった。
表1 各RILの無限及び有限伸育型における各生育期間、個体当たり収量、子実成分の平均値の比較
RILs 試験場所 年次 伸育型 評価 開花期 成熟期 個体当たり タンパク 脂肪
系統数 (日) (日) 収量(g) 含有率(%) 含有率(%)
OA-RILs 秋田 2009 P1:おおすず 1 46 106 28.6 42.6 20.3
P2:Athow 1 41 114 27.6 40.6 21.5
無限伸育型 136 47 117 27.2 42.5 20.0
有限伸育型 80 49 116 25.7 42.3 19.8
** ns * ns ns
2010 P1:おおすず 1 39 113 27.9 42.5 21.3
P2:Athow 1 35 114 22.8 40.2 22.6
無限伸育型 130 40 119 25.1 40.7 21.7
有限伸育型 78 42 120 23.0 40.6 21.8
** ns ** ns ns
京都 2010 P1:おおすず 1 32 106 51.2 44.6 20.2
P2:Athow 1 29 107 55.3 40.4 22.5
無限伸育型 26 32 114 48.5 43.7 21.1
有限伸育型 26 35 116 53.7 43.3 20.9
* ns * ns ns
ST-RILs 秋田 2010 P1:Stressland 1 43 128 64.3 40.3 22.0
P2:タチナガハ 1 50 140 52.8 42.0 20.6
無限伸育型 48 47 134 51.5 42.0 21.0
有限伸育型 42 48 134 44.3 42.4 21.0
ns ns ** ns ns
京都 2010 P1:Stressland 1 33 118 45.0 42.2 21.5
P2:タチナガハ 1 34 124 52.5 44.2 21.0
無限伸育型 32 34 125 45.9 43.6 21.2
有限伸育型 28 33 121 45.8 45.1 20.6
ns ns ns ** **
全系統 無限伸育型 372 43 120 32.7 41.9 20.9
有限伸育型 254 43 121 33.0 42.2 20.8
ns ns ns ns ns
注1）*、**、***は、各々、t検定の結果、5%、1%、0.1%で伸育型間に有意差が認められることを示す。
注2）開花期、成熟期はそれぞれ、播種日から開花日までの日数、播種日から成熟期までの日数を示す。
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 図 3 OA-RILs 及び ST-RILs の早生、中生、晩生群における伸育型間の個体当たり収量及
び収量構成要素の比較 
*、**、***は各々、ｔ検定の結果、5.0%、1.0%、0.1%水準で有意であることを示す。RILs
の系統は各試験場所において、最も早生及び晩生の系統の成熟期を基準として均等に 3分
割し、早生、中生、晩生群に分類した。黒及び白の棒グラフはそれぞれ無限、有限伸育型
の平均値、エラーバーは標準誤差を示す。OA は OA-RILs、ST は ST-RILs、ALL は OA-RILs
及び ST-RILs の秋田及び京都で栽培した結果を統合したものを示す。なお、秋田の OA-
RILs は 2009 及び 2010 年のデータの両方を含んでいる。  
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表2　OA-RILsを解析材料とした一粒重に関わるQTL
栽培 栽培 染色体番号 位置 LOD 相加効果 寄与率
年次 場所 (連鎖群) (cM) スコア (mg) (%)
2007 秋田 17 (D2) 45.5 Satt372 – GMES4177 8.9 14.9 16.0
4 (C1) 95.1 Sat_235 – AI794821 3.2 –8.4 5.2
2008 秋田 17 (D2) 45.5 Satt372 – GMES4177 14.1 14.3 20.9
18 (G) 45 Sat_315 – Satt394 3.6 8.2 7.0
9 (K) 57.1 Satt559 – Satt499 3.6 6.8 4.8
15 (E) 75.4 Satt263 – Sat_380 3.6 7.4 4.8
13 (F) 82.7 Satt663 – Satt114 3.4 6.9 4.8
2009 秋田 17 (D2) 45.5 Satt372 – GMES4177 15.3 15.2 24.2
10 (O) 138.3 Sat_038 – Satt243 4.9 8.3 7.1
10 (O) 43.7 Satt653 – Satt345 3.5 8.8 8.3
6 (C2) 118.3 Satt277 – Satt557 3.4 –7.5 5.4
2010 秋田 17 (D2) 45.8 GMES4177 – CSSR172 7.6 12.6 20.4
京都 15 (E) 83.8 Satt263 – Sat_380 5.2 11.2 13.2
4 (C1) 51.5 GMES0780 – Satt646 4.8 –10.9 12.5
10 (O) 39.7 Satt653 – Satt345 4.1 11.7 14.1
17 (D2) 45.5 Satt372 – GMES4177 3.8 9.2 9.4
2 (D1b) 121.8 Sat_183 – Satg001 3.3 –8.5 7.3
注1)LOD値はComposite Interval Mapping法により算出した。また1000回のPermutation Testsの結果、
      LOD値が、2007～2010年秋田では3.1、2010年京都では3.2以上のものをQTLとした。
注2)相加効果は正の値のとき、「おおすず」型で一粒重が増加することを示す。
近接したマーカー
表3　ST-RILsを解析材料とした一粒重に関わるQTL
栽培 栽培 染色体番号 位置 LOD 相加効果 寄与率
年次 場所 (連鎖群) (cM) スコア (mg) (%)
2010 秋田 20 (I) 59.3 Sat_105 – Ln 7.1 –16.7 26.0
17(D2) 48.8 GMES4177 – CSSR172 3.6 11.1 11.4
京都 20 (I) 58.3 Sat_105 – Ln 7.6 –15.8 20.3
17(D2) 49.7 GMES4177 – CSSR172 4.8 12.3 11.6
13 (F) 82.7 Sat_039 – Satt663 3.6 10.3 8.6
2011 秋田 20 (I) 60.3 Sat_105 – Ln 18.3 –17.7 26.6
17(D2) 47.7 GMES4177 – CSSR172 11.7 12.8 14.8
12 (H) 73.6 Sat_206 – Satt302 5.6 9.5 8.2
19(L) 96.0 Sat_286 – Dt1 5.2 8.3 6.2
20 (I) 100.7 Satt623 – Sct_189 4.7 8.1 5.6
5 (A1) 18.0 Sat_368 – Sat_344 3.4 6.9 4.2
注1)LOD値はComposite Interval Mapping法により算出した。また1000回のPermutation Testsの結果、
      LOD値が、いずれの栽培環境でも3.2以上のものをQTLとした。
注2)相加効果は正の値のとき、「タチナガハ」型で一粒重が増加することを示す。
近接したマーカー
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 図 4 OA-RILs 及び ST-RILs における染色体 17 番(連鎖群 D2)の連鎖地図及び一粒重の QTL 
qSW17-1 の座乗位置 
(a) OA-RILs を 5 つの異なる環境で栽培し、検出された一粒重の QTL qSW17-1 の LOD 値｡a、
b、c、d 及び e はそれぞれ 2007 年秋田、2008 年秋田、2009 年秋田、2010 年秋田、2010 年
京都で栽培した解析結果を示す。また、図中の直線は 2007 年秋田での LOD 値の閾値(3.1)
を示し、両矢印は qSw17-1 の位置を示す。 
(b) ST-RILs を 3 つの異なる環境で栽培し、検出された一粒重の QTL qSW17-1 の LOD 値｡ 
a、b 及び cはそれぞれ 2010 年秋田、2011 年秋田、2010 年京都で栽培した解析結果を示
す。また、図中の直線は 2010 年秋田での LOD 値の閾値(3.2)を示し、両矢印は qSw17-1 の
位置を示す。  
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 図 5 ST-RILs における染色体 20番(連鎖群 I)の連鎖地図及び一粒重の QTL qSW20-1 の座乗
位置 
ST-RILs を 3 つの異なる環境で栽培し、検出された一粒重の QTL qSW20-1 の LOD 値｡a、b 
及び cはそれぞれ 2010 年秋田、2011 年秋田、2010 年京都で栽培した解析結果を示す。ま
た、図中の直線は 2010 年秋田での LOD 値の閾値(3.2)を示し、両矢印は qSw20-1 の位置を
示す。  
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 図 6 OA-RILs 及び ST-RILs における染色体 19 番(連鎖群 L)の連鎖地図及び一粒重の QTL
の座乗位置 
(a) OA-RILs を 4 つの異なる環境で栽培したときの伸育型が座乗する Dt1 が座乗する染色
体 19 番の一粒重の LOD 値｡a、b、c、d及び eはそれぞれ 2007 年秋田、2008 年秋田、2009
年秋田、2010 年秋田、2010 年京都で栽培した解析結果を示す。また、図中の直線は 2007
年秋田での LOD 値の閾値(3.1)を示す。 
(b) ST-RILs を 3 つの異なる環境で栽培したときの伸育型が座乗する Dt1 が座乗する染色
体 19 番の一粒重の LOD 値｡a、b 及び cはそれぞれ 2010 年秋田、2011 年秋田、2010 年京都
で栽培した解析結果を示す。また、図中の直線は 2010 年秋田での LOD 値の閾値(3.2)を示
す。  
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表4　2010年に秋田及び京都で栽培したOA-RILsの一粒重及びその他農業形質とqSW17-1 の遺伝子型との関係
形質
P1 P2 P1 P2
おおすず Athow おおすず Athow
平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差
一粒重 (mg) 341 211 262 ± 23 *** 238 ± 26 292 179 253 ± 29 ** 238 ± 29
一莢内粒数 1.89 2.54 2.06 ± 0.16 ns 2.1 ± 0.16 1.93 2.59 2.07 ± 0.16 ns 2.12 ± 0.14
個体当たり莢数 51.2 56.1 58.4 ± 13.4 ns 62.7 ± 16.4 98.7 123.3 100.3 ± 20.6 ns 105.5 ± 21.7
個体当たり粒数 97 142 120 ± 28 ns 131 ± 33 191 320 207 ± 43 ns 223 ± 45
個体当たり収量 (g) 33 30 31.3 ± 7.1 ns 30.9 ± 7.2 55.4 57.5 52 ± 10.3 ns 52.6 ± 10.1
播種から開花まで日数 39 34.5 40.8 ± 4.2 ns 40.3 ± 4.3 32 28.5 34 ± 4.1 ns 33.8 ± 3.8
注1)qSW17-1 の遺伝子型は近傍のSSRマーカーGMES4177に基づいて判定した。なお、ヘテロ型の系統は除外した。
注2)***及び**は各々、0.1%、1%で有意であることを示し、nsは有意差がないことを示す。
2010年秋田 2010年京都
おおすず型 Athow型 おおすず型 Athow型
(n  = 58) (n  = 55) (n  = 56) (n  = 54)
表5　2010年に秋田及び京都で栽培したST-RILsの粒重及びその他農業形質とqSW17-1 の遺伝子型との関係
形質
P1 P2 P1 P2
Stressland タチナガハ Stressland タチナガハ
平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差
一粒重 (mg) 153 352 231 ± 32 ns 242 ± 31 166 358 230 ± 33 ** 251 ± 32
一莢内粒数 2.53 1.97 2.4 ± 0.31 ns 2.39 ± 0.34 2.54 2.1 2.21 ± 0.24 ns 2.18 ± 0.23
個体当たり莢数 193.3 79.2 108.5 ± 29.2 ns 103.8 ± 33 113.3 74 98.3 ± 20.3 ns 92.7 ± 25.1
個体当たり粒数 489 156 259 ± 77 ns 245 ± 74 288 155 218 ± 53 ns 200 ± 51
個体当たり収量 (g) 75 54.8 58.2 ± 13.6 ns 58.2 ± 16.3 47.6 56.2 49.2 ± 9.9 ns 49.7 ± 12.5
播種から開花まで日数 43 50 47.4 ± 6.7 ns 48.2 ± 7.6 32.5 34 33.9 ± 4.5 ns 34.1 ± 5
注1)qSW17-1 の遺伝子型は近傍のSSRマーカーGMES4177に基づいて判定した。なお、ヘテロ型の系統は除外した。
注2)**は1%で有意であることを示し、NSは有意差がないことを示す。
2010年秋田 2010年京都
Stressland型 タチナガハ型 Stressland型 タチナガハ型
(n = 51) (n = 46) (n = 51) (n = 51)
表6　2010年に秋田及び京都で栽培したST-RILsの粒重及びその他農業形質とqSW20-1 の遺伝子型との関係
形質
P1 P2 P1 P2
Stressland タチナガハ Stressland タチナガハ
平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差 平均 ± 標準偏差
一粒重 (mg) 153 352 248 ± 27 *** 223 ± 32 166 358 253 ± 36 *** 229 ± 29
一莢内粒数 2.53 1.97 2.19 ± 0.21 *** 2.58 ± 0.3 2.54 2.1 2.07 ± 0.18 *** 2.3 ± 0.23
個体当たり莢数 193.3 79.2 112.6 ± 30.7 ns 100.8 ± 29.7 113.3 74 99.3 ± 21.6 ns 93 ± 24.1
個体当たり粒数 489 156 246 ± 70 ns 259 ± 79 288 155 205 ± 46 ns 214 ± 57
個体当たり収量 (g) 75 54.8 60.4 ± 16.2 ns 56.1 ± 13.2 47.6 56.2 51.1 ± 10.6 ns 48.4 ± 12.1
播種から開花まで日数 43 50 48.9 ± 7.5 ns 46.8 ± 6.6 32.5 34 34.5 ± 4.8 ns 33.5 ± 4.7
注1)qSW20-1 のアリルは葉形遺伝子(Ln )に基づいて判定した。なお、ヘテロ型の系統は除外した。
注2)***は0.1%で有意であることを示し、NSは有意差がないことを示す。
2010年秋田 2010年京都
Stressland型 タチナガハ型 Stressland型 タチナガハ型
(n = 50) (n = 48) (n = 51) (n = 53)
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 表14　生育期間、倒伏程度、一粒重、一粒重の均一性及び個体当たり収量
　　　　に関する分散分析表
形質 要因 自由度 平均平方
生育期間 組合せ(C) 4 6778.0 ***
試験場所(E) 1 1190.7 ***
伸育型(S) 1 134.5 ***
C×E 4 43.7 ***
C×S 4 6.0 ns
E×S 1 0.3 ns
C×E×S 4 3.7 ns
誤差 180 6.1
倒伏程度 組合せ(C) 4 6.1 ***
試験場所(E) 1 5.8 **
伸育型(S) 1 242.0 ***
C×E 4 5.4 ***
C×S 4 2.1 *
E×S 1 0.1 ns
C×E×S 4 1.6 ns
誤差 180 0.6
一粒重 組合せ(C) 4 739232.0 ***
試験場所(E) 1 22919.0 ***
伸育型(S) 1 51.0 ns
C×E 4 1909.8 ***
C×S 4 383.3 ns
E×S 1 13.0 ns
C×E×S 4 96.3 ns
誤差 180 161.6
一粒重の変動係数 組合せ(C) 4 0.00827 ***
試験場所(E) 1 0.00218 ***
伸育型(S) 1 0.00025 ns
C×E 4 0.00054 **
C×S 4 0.00055 **
E×S 1 0.00017 ns
C×E×S 4 0.00003 ns
誤差 180 0.00013
個体当たり収量 組合せ(C) 4 635.1 ***
試験場所(E) 1 11660.2 ***
伸育型(S) 1 69.5 ns
C×E 4 75.9 ns
C×S 4 138.3 *
E×S 1 24.9 ns
C×E×S 4 25.3 ns
誤差 180 42.2
注1)　*、**、***は各々、5%、1%、0.1%で有意であること、NSは有意差が
　　　ないことを示す。
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表8　倒伏程度、一粒重、一粒重の変動係数及び個体当たり収量の各水準の平均値
要因 水準
組合せ(C) BC/T162 2.0 ± 0.2 337 ± 4 0.119 ± 0.002 43.8 ± 1.4
BC/T164 1.6 ± 0.2 353 ± 3 0.115 ± 0.003 43.3 ± 1.4
BC/T160 2.2 ± 0.2 395 ± 3 0.096 ± 0.001 50.1 ± 2.0
BC/K739 1.9 ± 0.2 108 ± 2 0.129 ± 0.002 39.0 ± 1.5
BC/K740 2.5 ± 0.3 127 ± 2 0.132 ± 0.002 44.9 ± 1.6
試験場所(E) 石名坂 1.9 ± 0.1 253 ± 12 0.121 ± 0.002 36.6 ± 0.7
上ノ台 2.2 ± 0.1 275 ± 12 0.115 ± 0.002 51.8 ± 0.8
伸育型(S) 有限伸育型 0.9 ± 0.1 265 ± 13 0.119 ± 0.002 44.8 ± 1.0
無限伸育型 3.1 ± 0.1 264 ± 12 0.117 ± 0.002 43.6 ± 1.1
注1)各値は平均値及び標準誤差の値を示す。
注2)倒伏程度は目視により6段階評価し、最も倒伏が少ない系統を0、激しいものを5と評価した。
注3)BC/T162、BC/T164、BC/T160、BC/K739、BC/K740はそれぞれ反復親を「東北162号」、「東北164号」、
      「東北160号」、「刈系739号」、「刈系740号」として育成した伸育型の準同質遺伝子系統であることを示す。
(mg) 変動係数 収量(g)
倒伏程度 個体当たり一粒重 一粒重の
表9　倒伏程度、一粒重の変動係数、個体当たり収量の各水準の平均値
組合せ
BC/T162 1.0 ± 0.2 3.0 ± 0.3 *** 0.117 ± 0.003 0.120 ± 0.003 ns 44.1 ± 2.0 43.6 ± 2.0 ns
BC/T164 0.7 ± 0.1 2.5 ± 0.1 *** 0.120 ± 0.004 0.109 ± 0.004 * 43.1 ± 1.9 43.5 ± 2.0 ns
BC/T160 1.3 ± 0.2 3.2 ± 0.2 *** 0.096 ± 0.001 0.099 ± 0.003 ns 50.9 ± 2.4 49.2 ± 3.3 ns
BC/K739 0.6 ± 0.2 3.2 ± 0.2 *** 0.128 ± 0.002 0.131 ± 0.003 ns 37.5 ± 2.3 40.4 ± 2.1 ns
BC/K740 1.1 ± 0.2 3.9 ± 0.2 *** 0.138 ± 0.002 0.128 ± 0.002 *** 48.4 ± 1.9 41.3 ± 2.5 *
注1)各値は平均値及び標準誤差の値を示す。
注2)倒伏程度は目視により6段階評価し、最も倒伏が少ない系統を0、激しいものを5と評価した。
注3)BC/T162、BC/T164、BC/T160、BC/K739、BC/K740はそれぞれ反復親を「東北162号」、「東北164号」、「東北160号」、「刈系739号」、
　　 「刈系740号」として育成した伸育型の準同質遺伝子系統であることを示す。
無限伸育型有限伸育型 有限伸育型
倒伏程度 一粒重の変動係数 個体当たり収量(g)
有限伸育型 無限伸育型 無限伸育型
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